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タンパク質ドメイン構成に基づくプロテオーム圧縮 
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𝑃𝑃𝑗𝑗の指定と，𝑃𝑃𝑗𝑗に含まれるドメインの取捨選択，また|𝑃𝑃𝑖𝑖 − 𝑃𝑃𝑗𝑗|個の新たなドメインに⌈log|𝑃𝑃|⌉ + �𝑃𝑃𝑗𝑗� + |𝑃𝑃𝑖𝑖 −
𝑃𝑃𝑗𝑗|⌈log|𝐷𝐷|⌉のコストがかかるとする． 
3. タンパク質𝑃𝑃𝑖𝑖が二つのタンパク質𝑃𝑃𝑗𝑗 ,𝑃𝑃𝑘𝑘から新たなドメインの挿入によって構成される場合． 
遺伝子融合と呼ばれる現象に対応し，進化的に𝑃𝑃𝑗𝑗と𝑃𝑃𝑘𝑘が融合し複製されて𝑃𝑃𝑖𝑖が形成されたと考える． 
ドメインの削除は可能な組み合わせの数が膨大になるため考慮しない．この場合に2⌈log|𝑃𝑃|⌉ + |𝑃𝑃𝑖𝑖 −
𝑃𝑃𝑗𝑗 − 𝑃𝑃𝑘𝑘|⌈log|𝐷𝐷|⌉のコストがかかるとする． 
最小コストをもつ上のような文法を見つける問題は，辺に重みの付いた有向ハイパーグラフに対する最小大
域木を見つける問題に変換できる．ハイパーエッジの持つ頂点の数が 2，つまり普通の辺だけの場合は多項






タンパク質データベース UniProtから 14の生物種，D. discoideum, E. coli, S. cerevisiae, S. pombe, C. elegans, 
D. melanogaster, A. thaliana, O. sativa, D. rerio, X. laevis, G. gallus, M. musculus, P. troglodytes, H. sapiensに
ついて，タンパク質ドメイン構成の情報を取得し，提案手法を適用した．規則 1, 2 のみを使った場合の圧縮サ
イズは常に，圧縮前のサイズよりも小さく，すべての規則を使った場合の圧縮サイズよりも僅かではあるが大







実際に 14 の生物種に対して適用した．これまでに DNA 塩基配列やタンパク質アミノ酸配列に対する圧縮は
研究されてきたが，ドメイン構成に基づく圧縮では最初の研究である．また生物の進化でみられる，遺伝子重
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